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FIG. 9A 
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Well 


Genome 
Position 


Orientation 


Alignment String 


00364 0548.2509 


571366 


F 


TATTGTTGATGCTGTAAAAaGAAGCTACTGGTGTAGtATTTTTATGAAGTT 


00364_0548_2509_D2 


571512 


R 


TGCTCAMGMnCATTTAAAATATGACCATATTTCATTGTATCTTT 


00383_0985_2232 


1487890 


R 


AAGCGAACAGTCAAGTACCACAGTCAGTTGACtTTTACACAAGCGGAT 


00383_0985_2232_D2 


1487769 


F 


TACAGGTGTTGGTATGCCATTTGCGATTTGTTGCGCTTGGTTAGCCG 


00397_0940_2923 


2611033 


F 


AACATATAAACATCCCCTATCTCAATTTCCGCTTCCATGTAaCAAAAAAAGC 


00397_0940_2923_D2 


2611164 


R 


TAGATATCACTTGCGTGTTACTGGTAATGCAGGCATGAG 


00417_0611_1933 


122001 


R 


ATTCAACTCTGGAAATGCtTTCTTGATACGCCTCGATGATG j 


00417_0611_1933_D2 


121930 


F 


GATGAGGAGCTGCAATGGCAATGGGTTAAAGGCATCATCG 


00434_0595_0993 


2022591 


R 


TGTATCTCGATnGGATTAGTTGCtTTTTGCATCTTCATTAGACC | 


00434_0595_0993_D2 


2022473 


F 


CATTAACATCTGCACCAGAAATAGCTTCTAATACGATTGC 


00443_1003_0754 


107373 


F 


GCGACGACGTCCAGCTAATAACGCTGCACCTAAGGCTAATGATAAT 


00443_1003_0754_D2 


107502 


R 


AAACCATGCAGATGCTAACAAAGCTCAAGCATTACCAGAAACT 


00454_1257_3047 


59038 


R 


TGTTGCTGCATCATAATTTAATACTACATCATTTAAtTCTTTGG 


00454_1257_3047_D2 


58880 


F 


GCAGATGGTGTGACTAACCAAGTTGGTCAAAATGCCCTAAATACAAAAGAT 



